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Htie: HUMAN NUCLEIC ACID SEQUENCES OF ENDOMETRIUM TUMOUR TISSUE 
^ .^zeichnung: MENSCHLICHE NUKLEINSAURESEQUENZEN AUS ENDOMETRIUMTUMORGEWEBE 
(57) Abstract 

, ™ e inv «"i°n relates to human nucleic acid sequences (mRNA, cDNA, genomic sequences) of endometrium tumour tissue, coding 
for genetic products or parts thereof, in addition to the use thereof. The invention also relates to the polypeptides obtained according t 
said sequences and to the use thereof. p B 

(57) Zusammenfassung 

^ wejden menschliche Nuklein^uresequenzen-mRNA, cDNA, genomische Sequenzen - aus Endometrium tumor, die fur Genpro- 
und ^ ^ VCrWCndung * werden weiterhin die tlber die Sequenzen erhaltlichen Polypep^ 
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(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 11 
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attctaggac 
cctacatcat 
t teat gaggc 
ccaatgttat 
tggcctccrc 
gccactcczg 
gtgtgccctg 
gcaccttc-c 
acaccgtcac 
acttt accct 
tcactgacct 
tctgccaggc 
agcctgtcag 
tcacctcccc 
tttataggtc 
tcaggtgcag 
atgggacctg 
tetgetcagt 
etacttaegt 
gagtcaccat 
gtactgecat 
agtacaagta 
ctgacagctg 
agaagt cact 
actcag-gcc 
ctgcctcacc 
ccagcatcct 
aatttcagat 
caaatatacc 



caacactcct 
tgaggagaac 
aagcaggaag 
gaatggcgtg 
ctgcacctct 
cccccctaac 
tggtccaggg 
acgcaacact 
tettgengga 
cagtctctgt 
ccggattcct 
actcatcatc 
ecttgetgat 
agctgaactt 
caatgatgtg 
tccacagaaa 
tgatggctgc 
ggctgactac 
gtggcgagaa 
ctgcaaaacc 
cctgctcacc 
ctccaagctg 
cgccatcatg 
ctttgggaag 
gctgaagaca 
tgcctcctca 
gcaacaccca 
ctttttttat 
cacactttgt 



ctggagacgt 
actaccacga 
tacaccaatg 
gcctcctact 
tgtcctgctg 
acaattctca 
accaagaaca 
ccaaccagga 
gggecaaget 
ggaaaccagg 
gagggtgagt 
cccccagagg 
cgacttattg 
ttccacctgg 
acccagtcct 
actgtccctg 
aacttccact 
catgetateg 
cccaagctat 
atagatttct 
gtcttgacct 
gtgatgaatg 
gaaggegagg 
atcaaatcat 
tcctcaggag 
ecttgeatag 
ctgctggaaa 
agagtaccca 
ttgtaaatta 



ggaaaggttc 
gcrtcacctg 
acgttgccaa 
gccgtccctg 
gttactatat 
aagcccacca 
acaagatcca 
ctrtcaacta 
tcacttccaa 
gtaggaaaat 
cagggttctc 
tgacaggcta 
gggtgacaac 
agtccttggg 
gcagttctgg 
gaagtttgct 
tcctgtggga 
tcagcagctg 
gctctggtgg 
ggctgaaagt 
gctacttttg 
ctactctcaa 
atgtagagga 
ttacctccaa 
gcccagacat 
cacctttgca 
tctcttcatt 
aaccctcctt 
aaaaaaa 



caaaggcaaa 
ggccttccag 
gatctactcc 
tgccctagaa 
tgacccagat 
gccttatggt 
ctctctgtgc 
caacttctcc 
agggttgaaa 
gtctgtgtgc 
caaatctatc 
caaggceggg 
agatatgacr 
aataceggae 
gagatcaacc 
getgecagga 
gagegeggc- 
cgtggctggg 
catttctctg 
gggcatctct 
gaaaaagaat 
ggactgtgac 
cgacctcarc 
gaggactcct 
ggacctgtga 
agcctgcggc 
gtgeccttat 
tctgcttgcc 



cagtcctata 60 
aggaccactt 120 
atcaatg-ca 160 
gcctctgacg 240 
tcaggaacrt 200 
gtccaggcct 360 
tacaatgatt 420 
gctttggcaa 480 
tacttccatc 540 
accgacaatg 600 
acagcctacg 660 
gtttcctcac 720 
ctggatggaa 780 
gtgatcttct 840 
accatccgcg 900 
acgtgc-cag 960 
gcttgcccgcl020 
atccagaagal08 0 
cctgagcagal!4 0 
gcaggcacctl200 
caaaaactagl2 60 
ctgccagcagl320 
tttaccagcalSSO* 3 
gatggatttgl440 
gaggcactgclSOO 
gatttgggtgl560 
cagatgtttgl620 
tcaaacctgcl 680 
1717 
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(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 12: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1419 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



55 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 171: 

AVAFQNPSQA HLYLOSDPEA RRFPKSDSPR GQDLFGASDG SEKRREPKCK IFSRCRRNPS60 
QGAPRRKLQS TGAMIQHNAR TCSPAHLSP 8 9 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 172: 

(A) LANGE: 100 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 172: 

PSPAVLGCQP PSASGAVHRK LSLEVCCCQE RAQMGPVMAA TSTSCGRARL LARSAQWLTT 60 
MLSSAAVWLG SPJUiTCGEN PSYALVAFLC LSRESPSAXP 100 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 173: 

(A) LANGE: 495 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 173: 

SRTNTPVE7W KGSKGKQSYT YIIEENTTTS FTWAFQRTTF HEASRKYTND VAKIYSINVT 60 
NVMNGVASYC RPCALEASDV GSSC7SCPAG YYIDR^SGTC HSCPPNTILK AHQPYGVQAC120 
VPCGPGTKNN KIHSLCYNDC TFSRNTPTRT FNYNFSALAK TVTLAGGPSF TSKGLKYFHH180 
FTLSLCGNQG RKMSVCTDNV TDLRIPSGES GFSKSITAYV CQAVIIFPEV TGYKAGVSSQ240 
PVSLADRLIG VTTDMTLDGI TSPAEl.bHl.fc: SLGlr>DVIFF YRSNDVTQSC SS3RSTTIRV300 
RCSFQKTVPG SLLLPGTCSD GTCDGCNFHF LWESAAACPL CSVADYHAIV SSCVAGIQKT360 
TYVWREPKLC SGGISLPEQR VTICKTIDFW LKVGISAGTC TAI LLTVLTC YFWKKNQKLE42C 
YKYSKLVMNA TLKDCDZ.PAA DSCAIMEGED VEDDLIFTSK KSLFGKIKSF TSKRTPDGFD480 
SVPLKTSSGG PDMDL 495 
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Patentanspriich 

1. Eine Nukleinsaure-Sequenz, die ein Genprodukt oder ein Teil davon kodiert 
umfassend 

a) eine Nukleinsaure-Sequenz, ausgewahlt aus der Gruppe Sea ID No 1-126 und 
Seq. ID No 531-552, 554, 555. 



b) eine allelische Variation der unter a) genannten Nukleinsaure- 

Sequenzen 

oder 

c) eine Nukleinsaure-Sequenz, die komplementar zu den unter a) oder b) qenannten 
Nukleinsaure-Sequenzen ist. 

2. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaft einer der Sequenzen Seq ID Nos1 - 126 und 
Seq. ID No 531-552, 554, 555 oder eine komplementare oder allelische Variante 
davon. 



3. Nukleinsaure-Sequenz Seq. ID No. 1 bis Seq. ID No. 141 und Seq. ID No 531- 
552. 554. 555, dadurch gekennzeichnet, daft sie im Uterustumorgewebe erhoht 
exprimiert sind. 



4. BAC, PAC und Cosmid-Klone, enthaltend funktionelle Gene und ihre 
chromosomale Lokalisation, entsprechend den Sequenzen Seq. ID. No 1 bis 
Seq. ID No. 141 und Seq. ID No 531-552. 554, 555, zur Verwendung ais Vehikel 
zum Gentransfer. 



5. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaft den AnsprQchen 1 bis 4, dadurch 
gekennzeichnet. daft sie eine 90% ige Homologie zu einer humanen 
Nukleinsaure-Sequenz aufweist 



6. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaft den AnsprQchen 1 bis 4, dadurch 
gekennzeichnet, daft sie eine 95% ige Homologie zu einer humanen 
Nukleinsaure-Sequenz aufweist 



7. Eine Nukleinsaure-Sequenz. umfassend einen Teil der in den AnsprQchen 1 bis 6 
genannten Nukleinsaure-Sequenzen. in solch einer ausreichenden Grofte, daft 
sie mit den Sequenzen gemaft. den AnsprQchen 1 bis 6 hybridisieren. 
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8 Ein NukleinsaurSequenz gemali den AnsprOchen 1 bis 7 ?*?" T ?1 
gekennzeichnet, dali die Grolie des Fragments eine Lange von m.ndestens 50 
bis 4500 bp aufw ist. 

9 Eine Nukleinsaure-Sequenz gemali den AnsprOchen 1 bis J* d " r ^ 
gekennzeichnet, dali die GrSBe des Fragments eine Lange von m.ndestens 50 
bis 4000 bp aufweist. 

10 Eine Nukleinsaure-Sequenz gemali einem der Anspruche 1 bis 9. die mindestens 
eine Teilsequenz eines biologisch aktiven Polypeptids kodiert. 

11 Eine Expressionskassette, umfassend ein Nukleinsaure-Fragmenl ^ oder Bine 
iLquenz gemaB einem der Anspruche 1 bis 9, zusammen mrt m.ndestens e.ner 
Kontroll- oder regulatorischen Sequenz. 

12 Eine Expressionskassette. umfassend ein Nukleinsaure-Fragment oder eine 
ie^uenz gemaa Anspruch 1 1 . worin die Kontroll- oder regulatonsche Sequenz 
ein geigneter Promotor ist 

-nFine ExDressionskassette gemali einem der Anspruche 11 und 12, dadurch 
arkennzetehnet dali die auf der Kassette befindlichen DNA-Sequenzen e.n 
^SSS^^Smmu das ein bekanntes Protein und ein biolog.sch akt.ves 
Polypeptid-Fragment umfalit. 

U.Verwendung der Nukleinsaure-Sequenzen gemali den AnsprOchen 1 bis 10 zur 
Herstellung von Vollangen-Genen. 

15. Ein DMA-Fragment, umfassend ein Gen. das aus der Verwendung gemali 
Anspruch 14 erhaltlich ist. 

16 Wirtszelle enthaltend als heterologen Tell ihrer exprimlerbaren genetischen 
^oSatTon ern Nukleinsaure-Fragment gemali einem der Anspruche 1 b,s 10. 

17W.rtszelle gemali Anspruch 16. dadurch gekennzeichnet. dali es ein 
prokaryontisches oder eukaryontische Zellsystem ist. 

ein tierisches. humanes oder Hefe-Zellsystem ist. 
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19. Ein Verfahren zur Herstellung eines Polypeptids oder ein s Fragments, dadurch 
gekennzeichnet, dad die Wirtszellen gemali den Anspriichen 16 bis 18 kultiviert 
werden. 

20. Ein Antikorper, der gegen ein Polypeptid oder ein Fragment gerichtet ist welches 
von den Nukleinsauren der Sequenzen Seq. ID No. 1 bis Seq. ID No. 141 und 
Seq. ID No 531-552, 554, 555 kodiert wird, das gemali Anspruch 19 emaltlich ist. 



21. Ein Antikorper gemali Anspruch 20, dadurch gekennzeichnet. daft er monoklonal 
ist. 



22. Ein Antikorper gemali Anspruch 20 dadurch gekennzeichnet, daft er ein Phaqe- 
Display-AntikSrper ist. 

23. Polypeptid-Teilsequenzen, gemali den Sequenzen Seq. ID Nos. Seq 142-528 
und Seq. ID Nos. Seq. 561-575, 577-625, 630-635. 

24. Polypeptid-Teilsequenzen gemali Anspruch 23, mit mindestens 80%iger 
Homologie zu diesen Sequenzen. 

25. Ein aus einem Phage-Display hervorgegangenen Polypeptid, welches an die 
Polypeptid-Teilsequenzen gemaft Anspruch 23 binden kann. 

26. Polypeptid-Teilsequenzen gemaB Anspruch 23, mit mindestens 90%iger 
Homologie zu diesen Sequenzen. 

27. Verwendung.der Polypeptid-Teilsequenzen gemaft den Sequenzen Seq. ID No 
142-528 und Seq. ID Nos. Seq. 561-575, 577-625, 630-635, als Tools zum 
Auffinden von Wirkstoffen gegen den Uterustumor. 

28. Verwendung der Nukleinsaure-Sequenzen gemali den Sequenzen Seq. ID No 1 
bis Seq. ID No. 141 und Seq. ID No 531-552, 554, 555 zur Expression von 
Polypeptiden, die als Tools zum Auffinden von Wirkstoffen gegen den 
Endometriumtumor verwendet werden konnen. 



29. Verwendung der Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID No. 1 bis Seq. ID No. 141 und 
Seq. ID No 531-552, 554, 555 in sense oder antisense Form. 
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30. Verwendung der Polypeptid-Teilsequenzen Seq. ID No 142-528 ^Sej- j° 
Nos. Seq. 561-575, 577-625, 630-635 als Arzneimittel in der Gentherapie zur 
Behandlung d s Endometriumtumor. 

31 Verwendung der Polypeptid-Teilsequenzen Seq. ID No. 142-528 und Seq. ID 

' Nos. Seq. 561-575, 577-625, 630-635, zur Herstellung emes Arzneimittels zur 
Behandlung gegen den Endometriumtumor. 

32 Arzneimittel. enthaltend mindestens eine Polypeptid-Teilsequenz Seq. ID No. 
142-528 und Seq. ID Nos. Seq. 561-575, 577-625, 630-635. 

33 Eine Nukleinsaure-Sequenz gemali den Anspriichen 1 bis 10. dadurch 
gekennzeichnet, daft es eine genomische Sequenz ist. 

34 Eine Nukleinsaure-Sequenz gemali den Anspriichen 1 bis 10. dadurch 
gekennzeichnet, dali es eine mRNA-Sequenz ist. 

35. Genomische Gene, ihre Promotoren. Enhancer SHencer Exonstrulctur 
Intronstruktur und deren SpleiRvarianten erhaltl .ch aus den cD _NAs der 
Sequenzen Seq. ID No. 1 bis Seq. ID No. 141 und Seq. ID No 531-552. 554. 555. 

36. Verwendung der genomischen Gene gemali Anspruch 35, zusammen mit 
geeigneten regulativen Elementen. 

37 Verwendung gemali Anspruch 36, dadurch gekennzeichnet, da* das regulative 
Element ein geeigneter Promoter und/ oder Enhancer ist. 

38 Eine Nukleinsaure-Sequenz gemali den Anspriichen 1 bis 7. <J^ U «J 
gekennzeichnet, daB die Grolie des Fragments eine Lange von mmdestens 300 
bis 3500 bp aufweist. 



